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ABSTRACT  
Genetic Diversity of Rice Blast Fungus Pyricularia oryzae 
Based on a Specific Primer Pot-2 (Rep-PCR). Tasliah, 
Reflinur, and Masdiar Bustamam. Rice blast (Pyricularia 
oryzae) is one of the most important diseases of rice. It can 
be very destructive in the field, when the environmental 
conditions are favourable. Information on genetic diversity of 
this pathogen could assist plant breeders in determining 
strategy for a successful control of the disease. This study 
was conducted to analyze genetic diversity in P. oryzae 
isolates by a pair of Pot-2 primers using the rep-PCR 
technique. These primers were designed from a transposon 
element of the entire blast fungus genomic DNA. DNA 
samples were extracted from 212 isolates of P. oryzae 
collected from two endemic areas of the disease in 
Indonesia, i.e., Tamanbogo, Lampung, and Sukabumi, West 
Java, as well as from some non-endemic areas in North 
Sumatra and West Sumatra). Results of the study indicated 
that the 212 isolates could clustered into 21 haplotypes. The 
most dominant haplotypes as indicated by their highest 
frequency of haplotypes were haplotype Pot 2-019 (54.46%) 
followed by haplotype Pot 2-021 (14.73%) and haplotipe Pot 
2-016 (6.25%). Regardless of origins of the P. oryzae isolates, 
we found 6 haplotypes from Tamanbogo (out of 117 
samples), 13 haplotypes from Sukabumi (out of 77 samples), 
and 11 haplotypes from North Sumatra and West Sumatra 
(out of 18 isolates). It seems that genetic diversity of the P. 
oryzae isolates was not affected by the total number of 
samples/isolates, but rather by place of the origin and rice 
genotypes from which the isolates were collected. 
Key words: Genetic diversity, Pyricularia oryzae, Pot-2 
primer, rep-PCR. 
PENDAHULUAN 
Penyakit blas yang disebabkan oleh cendawan 
Pyricularia oryzae merupakan salah satu penyakit pen-
ting pada tanaman padi, terutama padi gogo (Ou 
1985). Serangan yang disebabkan oleh patogen ini sa-
ngat serius karena dapat menyerang padi pada semua 
stadia pertumbuhan, mulai dari pesemaian hingga ta-
naman dewasa. Penyakit blas dijumpai di daerah tan-
pa irigasi, dataran tinggi tropis, subtropis, dan daerah 
temperate (Yap 1994). Di Indonesia penyakit blas me-
rupakan salah satu kendala yang sangat penting dalam 
peningkatan produksi padi gogo, bahkan dilaporkan 
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bahwa serangan penyakit blas telah meluas pada per-
tanaman padi sawah (Rahama dan Hasanuddin 1993). 
Secara ekonomis serangan penyakit blas di pese-
maian tidak separah serangan busuk leher (neck 
blast) pada tanaman dewasa. Serangan berat di pese-
maian atau stadia anakan bisa menyebabkan tanaman 
puso, sementara serangan berat pada tanaman dewa-
sa yang menyebabkan busuk leher dapat mengakibat-
kan gagal panen dan tidak tersedianya benih untuk 
generasi selanjutnya (Bustamam dan Mahrup 2004). 
Tingginya kerugian yang disebabkan oleh cenda-
wan blas mengharuskan pemulia terus mengembang-
kan varietas unggul tahan terhadap penyakit blas se-
bagai salah satu strategi pengendalian penyakit ini. Ti-
dak dapat dipungkiri bahwa menanam varietas tahan 
merupakan cara penanggulangan penyakit blas yang 
murah, efisien, dan aman dari risiko pencemaran pes-
tisida. Namun ketahanan suatu varietas padi terhadap 
penyakit blas hanya dapat dimanfaatkan beberapa ta-
hun saja. Menurut beberapa ahli (Ou 1985, Latterell 
dan Rossi 1986, Hittalmani et al. 1995) ketidakstabilan 
varietas padi terhadap penyakit blas disebabkan oleh 
kompleksitas patogen yang dengan mudah dapat 
mematahkan ketahanan varietas terutama bila keta-
hanan varietas ditentukan oleh satu gen dominan. 
Studi mengenai biologi populasi patogen yang 
merupakan sintesis antara disiplin ilmu epidemiologi 
dan genetika populasi patogen (Milgroom 2001, 
Milgroom dan Peever 2003) merupakan pendekatan 
yang berbasis “problem-oriented”. Pada genetika po-
pulasi, penelitian difokuskan pada faktor yang mempe-
ngaruhi perubahan genetika populasi patogen (evo-
lusi), karena perubahan waktu (lebih dari 2 musim 
tanam), tempat, dan tekanan lingkungan (genotipe ta-
naman inang, aplikasi fungisida dan pemupukan, iriga-
si dan rotasi tanaman). Pengkajian faktor yang mem-
pengaruhi dinamika populasi patogen diharapkan da-
pat membantu pemulia dalam menentukan strategi 
perakitan dan deployment dari varietas unggul baru 
yang dihasilkan (Mc Donald 1997, 2004). Di samping 
itu, pengkajian dinamika populasi cendawan blas di 
lapang merupakan langkah awal yang harus dilakukan 
untuk mendapatkan informasi gen-gen resisten tanam-
an yang efektif untuk lokasi tertentu (George et al. 
1998). Keragaman genetik dalam biologi populasi pa-
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togen dapat diketahui melalui pemantauan keragam-
an ras fisiologi (patotipe) yang diklasifikasikan berda-
sarkan reaksi patogen pada tanaman diferensial, 
pengelompokan (lineage) yang dihasilkan dari analisis 
DNA patogen dengan marka molekuler RFLP 
(Restriction Fragment Lenght Polymorphism) dan PCR 
(Polymorphism Chain Reaction) atau gabungan dari 
kedua pendekatan itu. 
Analisis genetik cendawan blas di Indonesia telah 
dilakukan sebelumnya dengan teknik RFLP menggu-
nakan pelacak MGR586 yang merupakan fragmen ele-
men loncat (transposon) (George et al. 1998). Dewasa 
ini telah dikembangkan pendekatan baru mengguna-
kan teknik PCR untuk mengatasi keterbatasan-keter-
batasan metode RFLP. Keterbatasan metode RFLP 
adalah memerlukan jumlah DNA total yang banyak, 
pelabelan probe (pelacak) baik secara kimia (Dig-
UTP) maupun secara radioaktif, serta pemindahan 
fragmen DNA ke membran nitroselulosa. Metode PCR 
yang dikenal dengan teknik Rep-PCR menggunakan 
primer Pot-2 dirancang berdasarkan elemen transpo-
son Pot-2 dalam genom cendawan blas (endogenous 
repetitive DNA sequences). Elemen ini merupakan 
salah satu elemen sekuen berulang (selain sekuen 
berulang MGR) yang tersebar pada genom cendawan 
blas (Kachroo et al. 1994) dan didapatkan kira-kira 100 
kopi di sepanjang genom cendawan (George et al. 
1998). Analisis klaster dari data yang dihasilkan primer 
Pot-2 (Rep-PCR) dilaporkan tidak berbeda dengan 
klasterisasi yang dihasilkan oleh analisis DNA dengan 
prob MGR pada teknologi RFLP (Babujee dan Gnana-
manickam 2000). 
Penelitian ini bertujuan untuk mengetahui kera-
gaman genetik (haplotipe) yang menggambarkan 
famili genetik cendawan blas berdasarkan analisis 
menggunakan marka molekuler (Leung et al. 1993) 
dari isolat-isolat asal daerah endemis penyakit blas 
(Tamanbogo, Lampung dan Sukabumi, Jabar) yang se-
ring digunakan sebagai lokasi pengujian ketahanan va-
rietas padi terhadap penyakit ini serta isolat-isolat dari 
daerah lain yang bukan daerah endemik (Sumatera 
Barat dan Sumatera Utara) berdasarkan analisis Rep-
PCR (primer Pot-2). Menurut Amir et al. (1999), P. 
oryzae diketahui mempunyai keragaman genetik yang 
tinggi. Sukabumi dan Tamanbogo merupakan daerah 
endemik di Indonesia dan telah ditemukan 25 ras fisio-
logis, dengan dominasi ras-ras yang berbeda dari mu-
sim tanam ke musim tanam berikutnya. Informasi 
yang dihasilkan merupakan data awal dari studi biolo-
gi populasi cendawan blas guna mendapatkan infor-
masi tentang dinamika populasi patogen ini. Haplotipe 
yang dihasilkan tidak ada kaitannya dengan virulensi, 
tetapi menggambarkan keragaman genetik patogen 
secara molekuler (Leung et al. 1993). 
BAHAN DAN METODE 
Bahan 
Bahan-bahan yang digunakan dalam penelitian 
ini meliputi 212 isolat cendawan blas koleksi Balai 
Besar Penelitian dan Pengembangan Bioteknologi dan 
Sumber Daya Genetik Pertanian yang terdiri dari 117 
isolat berasal dari Tamanbogo, 77 isolat dari Sukabu-
mi, 18 isolat dari Sumatera Utara (Sumut) dan Suma-
tera Barat (Sumbar). Tamanbogo dan Sukabumi me-
rupakan daerah endemik penyakit blas, sedangkan 
Sumut dan Sumbar bukan daerah endemik blas. 
Isolat-isolat tersebut dikoleksi mulai tahun 1998-2004 
dari bermacam-macam tanaman padi. Primer yang 
digunakan adalah Pot 2-1 (5’-cggaagccctaaagctgtttt-3’) 
dan Pot 2-2 (5’-ccctcattcgtcacacgttc-3’). 
Ekstraksi DNA Genom 
Ekstraksi DNA genom cendawan blas dilakukan 
dari kultur cair dari miselia cendawan dengan pe-
nyiapan kultur miselia mengikuti metode Chen (1993). 
Miselia dipanen dari kultur cair menggunakan kertas 
saring Whatman No. 1 yang diletakkan pada alat fil-
trasi Buchner. Selanjutnya miselia diliofilisasi dengan 
vakum dan dikeringbekukan selama 24 jam pada suhu 
50oC dengan tekanan 50-70 atmosfir. Miselia kering da-
pat disimpan pada suhu -20oC sampai saat digunakan. 
DNA total genom cendawan blas diisolasi mengguna-
kan larutan CTAB/NaCl mengikuti metode IRRI (1994). 
Amplifikasi DNA Cendawan Blas 
Amplifikasi DNA dilakukan menggunakan teknik 
PCR berdasarkan metode George et al. (1998) dengan 
total reaksi 25 μl yang mengandung 25 ng DNA geno-
mik cetakan, masing-masing dNTP 185 μM (dATP, 
dCTP, dGTP, dan dTTP), 0,5 μM masing-masing primer 
(Pot 2-1/Pot 2-2), 1 Unit Taq Polimerase di dalam bufer 
PCR. Campuran reaksi dimasukkan ke dalam plat PCR 
dan diberi satu tetes minyak mineral untuk menghin-
dari penguapan. Reaksi amplifikasi DNA dilakukan pa-
da mesin PCR PTC-100 thermal cycler (MJ Research, 
Watertown, MA) dengan profil sebagai berikut: inisiasi 
denaturasi pada suhu 95oC selama 2,5 menit, diikuti 
dengan 30 siklus tahapan denaturasi pada suhu 94oC 
selama 1 menit, annealing pada suhu 62oC selama 1 
menit, dan reaksi pemanjangan pada suhu 65oC sela-
ma 10 menit. Pada tahapan akhir dilakukan proses pe-
manjangan akhir pada suhu 65oC selama 15 menit. Vi-
sualisasi hasil PCR dilakukan pada 2% gel elektrofore-
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sis (0,5% agarose, 0,75% synergel (Diversified Biotech, 
Newton, MA) di dalam bufer TBE 0,5x, selanjutnya gel 
direndam dalam etidium bromida dan didokumen-
tasikan dengan ChemiDocTM EQ, BioRad. 
Analisis Data 
Mengingat tidak ada analisis segregasi pada studi 
keragaman genetik pada isolat-isolat ini, maka kontrol 
genetik dari fenotipe tidak diketahui. Leung et al. 1993 
menganjurkan agar frekuensi gabungan beberapa ge-
notipe dari satu isolat disebut haplotipe. Pita DNA hasil 
amplifikasi dengan primer Pot-2 dari masing-masing 
isolat diskor sebagai data biner dengan nilai 1 (bila ada 
pita) dan 0 (bila tidak ada pita). Selanjutnya data ini 
digunakan untuk mengelompokkan isolat uji menjadi 
haplotipe-haplotipe melalui analisis klaster SAHN pada 
program NTSYS pc. 2.1 (Rohlf 1993). 
Heterogenitas haplotipe yang dihasikan Pot-2, di-
tentukan berdasarkan indeks keragaman genetik (H) 
cendawan menurut rumus H = [n/(n-1)][1-ΣX2i] yang 
dikemukakan oleh Nei (1973), di mana H adalah ke-
ragaman genetik, n adalah jumlah isolat P. oryzae 
yang diuji, dan Xi adalah frekuensi relatif haplotipe ke-i 
dalam isolat cendawan yang dianalisis. Koefisien di-
ferensiasi genetik (GST) dihitung berdasarkan persa-
maan GST = (HT-HS)/HT (Nei 1973, Crow 1986) di 
mana HT adalah perkiraan keragaman genetik haplo-
tipe dari total isolat dan HS adalah nilai rata-rata per-
kiraan keragaman isolat-isolat yang diuji. 
HASIL DAN PEMBAHASAN 
Untuk keperluan analisis data maka 212 isolat 
yang digunakan pada penelitian ini dikelompokkan 
menjadi tiga, yaitu kelompok 1 (Tamanbogo), kelom-
pok 2 (Sukabumi) yang merupakan daerah endemik, 
dan kelompok lain-lain (Sumut dan Sumbar) yang 
bukan daerah endemik. 
Hasil amplifikasi PCR genomik DNA dari 212 iso-
lat P. oryzae dengan primer Pot-2 menunjukkan ada 
21 macam profil pola pita DNA (haplotipe) pada gel 
agarose (Gambar 1). Amplifikasi genomik DNA P. 
oryzae dengan Pot-2 menghasilkan 24 fragmen yang 
dapat diskor. Hal ini sesuai dengan penelitian terdahu-
lu yang dilakukan oleh Zulheri (data tidak dipublikasi). 
George et al. (1998) pada isolat Filipina dengan primer 
Pot-2 mendapatkan sekitar 30 fragmen. 
Analisis UPGMA melalui klasterisasi SAHN pada 
program NTSYS pc 2.1 (Rohlf 1993), menunjukkan 
bahwa data biner 1 (ada) dan 0 (tidak ada) pita DNA 
dari ke-21 haplotipe ini, tersusun dalam suatu dendro-
gram (Gambar 2). Pada tingkat 70% koefisien kesama-
an terlihat bahwa haplotipe Pot-2 dari isolat P. oryzae 
yang dianalisis, dapat dikelompokkan dalam lima ke-
lompok berbeda, yaitu kelompok 1, 2, 3, 4, dan 5. Sete-
lah dilakukan analisis winboot, ternyata tingkat keper-
cayaan dendrogram yang dihasilkan masih sangat ren-
dah. Rendahnya tingkat kepercayaan dendrogram me-
nunjukkan bahwa pengelompokan UPGMA yang diha-
silkan tidak stabil. Felsenstein (1985) menyatakan bah-
 
 
 
 
 
 
 
 
Gambar 1. Profil DNA cendawan Pyricularia oryzae menurut analisis DNA genom dengan Pot-2 
pada gel agarose 2%. Angka 001, 002, 003, dst. adalah representatif haplotipe Pot-2 
dari Lampung, Sukabumi, dan lain-lain (Sumut dan Sumbar). Pot 2-018 dan Pot 2-
021 adalah kelompok yang dominan.
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wa klasterisasi suatu dendrogram dinyatakan sebagai 
kelompok yang stabil apabila nilai bootstrap (penge-
lompokan) mencapai 95% atau lebih. Rendahnya ting-
kat kepercayaan dari dendrogram yang dihasilkan pa-
da penelitian ini, diduga disebabkan oleh kecilnya 
jumlah isolat per lokasi. Kemungkinan lain juga dapat 
disebabkan oleh sangat bervariasinya asal isolat yang 
digunakan baik dari tanaman inang (genotipe padi) 
maupun lokasi asal isolat. Dari data dukung, diketahui 
bahwa isolat Lampung berasal dari inang galur-galur 
persilangan Way Rarem dan Oryzica ilanos 5 dan 2 
isolat dari lahan petani. Isolat Sukabumi berasal dari 
inang galur-galur persilangan Danau Tempe dan Ken-
cana Bali, 5 isolat dari lahan petani, 1 isolat dari Way 
Rarem, dan 1 isolat dari Ciherang. Isolat Sumut dan 
Sumbar berasal dari inang Batang Sumani, Cisokan, 
IR64, K. Kusuik, Ramos, Simerim, dan Silembu. 
Dilihat dari tempat asal isolat P. oryzae yang digu-
nakan, ternyata jumlah haplotipe Pot-2 cukup berva-
riasi (Tabel l). Dari Tamanbogo didapatkan 6 haplo-
tipe, dari Sukabumi 13 haplotipe, dan dari Sumut dan 
Sumbar, kelompok lain-lain sebanyak 11 haplotipe. 
Tipe Pot 2-019 merupakan haplotipe yang paling do-
minan dengan total frekuensi 54,42% dari 212 isolat 
atau seluruh isolat yang dianalisis. Frekuensi tertinggi 
haplotipe berikutnya Pot 2-021 dengan total frekuensi 
14,63%. Frekuensi tertinggi dari haplotipe Pot 2-021 ini 
dijumpai pada isolat asal Sukabumi. Berdasarkan den-
drogram yang dihasilkan program NTSYS (Gambar 2) 
dapat diketahui bahwa haplotipe Pot 2-019 dan Pot    
2-021 terletak pada satu percabangan yang relatif de-
kat dengan nilai pengelompokan 90%. Apakah kedua 
haplotipe ini betul-betul berasal dari satu induk yang 
terpecah menjadi dua haplotipe berbeda karena faktor 
evolusi, perlu dilakukan penelitian lebih lanjut, misal-
nya dengan penambahan jumlah isolat yang berasal 
dari satu lokasi dan penambahan jumlah lokasi atau 
menggunakan pendekatan lainnya. 
Pada isolat yang berasal dari daerah Sumut dan 
Sumbar diketahui bahwa Pot 2-03 merupakan haplo-
tipe dominan nomor dua sesudah Pot 2-019. Analisis 
UPGMA (Gambar 2) menunjukkan bahwa haplotipe 
Pot 2-003 ini mengelompok pada kelompok 2, sama 
dengan Pot 2-019 dan Pot 2-021. Tetapi, haplotipe Pot 
2-003 tidak dijumpai pada isolat asal Tamanbogo dan 
Sukabumi, kemungkinan besar haplotipe ini disum-
bangkan oleh isolat asal Sumut atau Sumbar. Kera-
gaman genetik (H) ternyata tidak dipengaruhi oleh be-
sarnya sampel (jumlah isolat) atau tempat asal isolat 
(Tabel 1 dan Gambar 3). Nilai Hi (H sublokasi) teren-
dah diperoleh dari isolat asal Tamanbogo (0,28), yaitu 
dari 117 isolat, disusul oleh nilai Hi dari isolat asal lain-
lain (Sumut dan Sumbar) (0,52), yaitu dari analisis 18 
isolat. Nilai Hi tertinggi (0,82) didapatkan dari 77 isolat 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Gambar 2. Dendrogram dari haplotipe Pot-2 Pyricularia oryzae menurut analisis klaster dengan metode SAHN pada program 
NTSYS-pc 2.1. Kelompok Pot 2-018 dan Pot 2-021 merupakan kelompok paling dominan. Haplotipe Pot-2 terbagi 
menjadi lima kelompok berdasarkan koefisien kesamaan 75%. 
Koefisien kesamaan (%) 
0.00 0,25 0,50 0,75 1,00 
 Pot 2-001  
 Pot 2-009  
 Pot 2-014  
 Pot 2-020  
 Pot 2-007  
 Pot 2-012  
 Pot 2-019  
 Pot 2-021  
 Pot 2-011  
 Pot 2-010  
 Pot 2-017  
 Pot 2-003  
 Pot 2-004  
 Pot 2-002  
 Pot 2-006  
 Pot 2-005  
 Pot 2-013  
 Pot 2-015  
 Pot 2-016  
 Pot 2-018  
 Pot 2-008  
33,5%   61,5% 
83,2%
47,8% 
51,5% 
9,4% 70,6% 
58,3% 
3,6% 
5
4
3
2
1
 JURNAL AGROBIOGEN VOL. 4 NO. 2
 
74 
yang berasal dari Sukabumi. Rendahnya nilai kera-
gaman genetik P. oryzae pada isolat asal Tamanbogo 
diperkirakan karena pengaruh keragaman genetik 
ketahanan varietas padi asal isolat yang digunakan 
relatif sempit dibandingkan dengan keragaman varie-
tas inang isolat P. oryzae dari daerah lain. Hal ini kare-
na isolat-isolat asal Tamanbogo diperoleh dari suatu 
populasi tanaman padi hasil persilangan antara tanam-
an tahan dan agak tahan terhadap penyakit blas yang 
ditanam di Tamanbogo, Lampung. Menurut Leung et 
al. (1993) di antara tekanan evolusi yang sangat berpe-
ran dalam pembentukan struktur genetik patogen ada-
lah seleksi tanaman inang, terutama akibat tekanan 
gen ketahanan dari tanaman oleh gen virulen pada 
patogen. Leung et al. (2003) juga melaporkan bahwa 
berdasarkan analisis sidik jari DNA P. oryzae keragam-
an genetik cendawan ini pada lahan yang ditanami de-
ngan campuran beberapa genotipe padi lebih berva-
riasi dibandingkan dengan keragaman genetik isolat 
yang berasal dari lahan yang ditanami dengan satu va-
rietas (monogenik). Sebaliknya, tingginya keragaman 
genetik pada isolat lain-lain (Tabel 1), diperkirakan 
tidak saja dipengaruhi oleh lokasi yang berbeda-beda, 
tetapi juga karena beragamnya varietas padi inang asal 
isolat yang ditanam petani di daerah endemik Taman-
bogo, Sukabumi, dan daerah non endemik (Sumut 
dan Sumbar). Nilai koefisien diferensiasi genetik yang 
tinggi antarisolat Tamanbogo, Sukabumi, dan beber-
apa daerah lain (GST = 0,67) menunjukkan bahwa 
perbedaan lokasi asal isolat sangat berpengaruh ter-
hadap diferensiasi cendawan P. oryzae. Kenyataaan 
ini didukung oleh hasil analisis X2 dan uji F yang sangat 
berbeda nyata (data tidak ditampilkan). Namun, 
karena asal isolat bukan dari satu genotipe padi yang 
sama, maka tingginya nilai GST diperkirakan tidak saja 
disebabkan oleh perbedaan lokasi, tetapi juga karena 
beragamnya genotipe tanaman padi asal isolat. 
KESIMPULAN DAN SARAN 
Berdasarkan uji dengan teknik rep-PCR menggu-
nakan primer Pot-2, maka keragaman genetik 212 iso-
lat P. oryzae yang berasal dari berbagai tanaman padi 
di dua daerah endemik dan dua daerah non endemik 
penyakit blas di Indonesia dapat dikelompokkan men-
jadi 21 haplotipe yang pada koefisien kesamaan 75% 
terbagi menjadi 5 kelompok. Frekuensi haplotipe ter-
tinggi adalah Pot 2-019 (54,42%), diikuti oleh haplotipe 
Tabel 1. Frekuensi haplotipe dan keragaman genetik cendawan blas (Pyricularia oryzae) asal Tamanbogo, 
Sukabumi, dan lain-lain (Sumut dan Sumbar) menurut analisis genomik DNA dengan primer Pot-2. 
 Jumlah isolat per lokasi 
 
Haplotipe 
Lampung Sukabumi Sumut dan Sumbar 
Total isolat Frekuensi (%) 
 Pot 2-001 0,00 1,00 2,00 3,00 1,34 
 Pot 2-002 0,00 1,00 0,00 1,00 0,45 
 Pot 2-003 0,00 0,00 6,00 6,00 2,68 
 Pot 2-004 0,00 1,00 2,00 3,00 1,34 
 Pot 2-005 0,00 0,00 1,00 1,00 0,45 
 Pot 2-006 0,00 0,00 2,00 2,00 0,89 
 Pot 2-007 0,00 1,00 2,00 3,00 1,34 
 Pot 2-008 0,00 0,00 1,00 1,00 0,45 
 Pot 2-009 0,00 9,00 0,00 9,00 4,02 
 Pot 2-010 0,00 9,00 0,00 9,00 4,02 
 Pot 2-011 0,00 1,00 0,00 1,00 0,45 
 Pot 2-012 0,00 1,00 0,00 1,00 0,45 
 Pot 2-013 0,00 0,00 1,00 1,00 0,45 
 Pot 2-014 8,00 6,00 0,00 14,00 6,25 
 Pot 2-015 0,00 0,00 1,00 1,00 0,45 
 Pot 2-016 0,00 2,00 0,00 2,00 0,89 
 Pot 2-017 1,00 0,00 1,00 2,00 0,89 
 Pot 2-018 1,00 0,00 0,00 1,00 0,45 
 Pot 2-019 99,00 16,00 0,00 115,00 54,25 
 Pot 2-020 2,00 3,00 0,00 5,00 2,36 
 Pot 2-021 6,00 26,00 0.00 31,00 14,63 
 Total isolat 117,00 77,00 18,00 212,00 100,00 
 Jumlah 6,00 13,00 11,00   
 HS 0,28 0,82 0,52   
 HT    2,00  
 GST    0,67  
Isolat yang digunakan berasal dari Lampung, Sukabumi, dan lain-lain (Sumut dan Sumbar). Hi = keragaman 
genetik (haplotipe Pot-2) per lokasi [H = n/n-1-(1-SXi2)] atau keragaman genetik tiap-tiap lokasi, HT = 
keragaman genetik total haplotipe dari seluruh isolat yang dianalisis, HS = nilai rata-rata keragaman genetik 
per lokasi, GST = koefisien diferensiasi genetik [GST = (HT-HS)/HT]. 
2008 TASLIAH ET AL.: Keragaman Genetik Isolat Cendawan Pyricularia oryzae  
 
75
Pot 2-021 (14,63%) dan Pot 2-014 (6,25%). Isolat yang 
berasal dari Tamanbogo (117 isolat) dikelompokan 
menjadi 6 haplotipe. Isolat asal Sukabumi (77 isolat) 
dikelompokan menjadi 13 haplotipe, sedangkan isolat 
lain (18 isolat) yang berasal dari Sumatera Utara dan 
Sumatera Barat dikelompokan menjadi 11 haplotipe. 
Keragaman genetik P. oryzae tidak dipengaruhi oleh 
jumlah sampel isolat, tetapi diduga erat kaitannya de-
ngan tempat asal dan genotipe padi inangnya. 
Untuk penelitian lanjutan sebaiknya dilakukan 
penelitian sejenis dengan menggunakan marka yang 
terkait dengan virulensi seperti Cut1, Pwl2, dan Erg2 
(Soubabere et al. 2001), untuk lebih memahami 
mekanisme interaksi tanaman padi dengan blas. 
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Gambar 3. Perbandingan jumlah isolat Pyricularia oryzae yang dianalisis dan haplotipe Pot-2 yang diperoleh untuk tiap-tiap lokasi. 
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